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Le champignon pathoge`ne du riz Magnaporthe oryzae a une distribution ge´ographique tre`s large
puisqu’il est pre´sent sur tous les continents et partout ou` son hoˆte est cultive´. Son cycle pathoge`ne
est asexue´ et la reproduction sexue´e n’a jamais e´te´ observe´e directement dans la nature mais certaines
souches gardent la capacite´ de se croiser en conditions controˆle´es. La reproduction sexue´e ne´cessite
deux souches de signes de compatibilite´ sexuelle oppose´s. De plus, au moins une des deux souches
doit eˆtre femelle-fertile, c’est a` dire capable de diffe´rencier les pe´rithe`ces, structures femelles ou`
se de´roule la me´iose. La structure ge´ne´tique des populations confirme un mode de reproduction
asexue´ dans presque toute l’aire de re´partition. Cependant, l’existence de la reproduction sexue´e
dans certaines populations du Pie´mont Himalayen a e´te´ propose´e. L’analyse de la distribution des
signes sexuels et de la fertilite´ femelle dans 54 pays, nous a permis de confirmer que cette zone
est la meilleure candidate pour rechercher une reproduction sexue´e contemporaine : les deux signes
sont pre´sents et la tre`s grande majorite´ des souches femelle-fertiles (204/225) y est de´tecte´e. Nous
avons donc e´tudie´ plus en de´tail quatre populations de cette zone pour de´terminer si elles pre´sentaient
les caracte´ristiques de populations sexue´es. Nous avons montre´, par des approches biologiques,
ge´ne´tiques et de simulations, que la reproduction sexue´e existe dans une population de Chine (Saleh
et al., Molecular Ecology 2012). Plusieurs e´tudes ont montre´ une diversite´ ge´ne´tique plus importante
en Asie. Nous avons cherche´ a` de´terminer plus finement la structure ge´ne´tique sur ce continent
en comparant des populations de Chine, Laos, Thaı¨lande, Indone´sie, et Ne´pal. Nous avons mis en
e´vidence quatre groupes ge´ne´tiques diffe´rencie´s et en partie inde´pendants de la ge´ographie. Nous
avons de´tecte´ deux centres de diversite´ (Ne´pal et Sud de la Chine). Ces centres correspondent
aux deux zones de domestications du riz. Conside´rant la reproduction sexue´e comme un caracte`re
ancestral, la colocalisation des centres de diversite´ et des zones de reproduction sexue´e laisse supposer
que l’un de ces centres est le centre d’origine des souches de M. oryzae pathoge`nes du riz. Par ailleurs,
nous avons montre´ par des approches d’e´volution expe´rimentale in vitro que la fertilite´ femelle pouvait
eˆtre perdue tre`s rapidement quand M. oryzae est soumis a` un mode de reproduction strictement clonal
(Saleh et al. BMC Evolutionary Biology 2012). L’ensemble de ces travaux permet de proposer un
sce´nario de migrations de M. oryzae depuis le pie´mont Himalayen vers toutes les re´gions du monde ou`
le riz est cultive´. Ces migrationsont e´te´ accompagne´es par une perte syste´matique de la reproduction
sexue´e. Cette dernie`re a probablement e´te´ contre-se´lectionne´e car, dans un syste`me cultive´, elle ne
pre´sentait pas d’avantage se´lectif pour la migration, la multiplication ou la conservation de l’agent
pathoge`ne.
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